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低温厌氧氨氧化生物滤池群落结构分析

曾涛涛１，李　冬２，邱文新２，曾辉平２，刘　涛１，张　杰１，２
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摘　要：为了解低温（１５０～１６５℃）稳定运行的厌氧氨氧化生物滤池微生物特征，利用扫描电镜（ＳＥＭ）、
变性梯度凝胶电泳技术（ＤＧＧＥ）和克隆测序等方法，对低温稳定运行的两个上流式厌氧氨氧化生物滤池进
行微生物群落结构分析．ＳＥＭ结果显示，陶粒填料反应器（Ｂ１）内丝状菌较多，球形细菌分布密度较低，而火
山岩填料反应器（Ｂ２）没有发现丝状菌，球形细菌分布密集．ＤＧＧＥ结果表明，Ｂ１与Ｂ２反应器微生物种类有
所差别，种群相似性为６８１％，Ｂ２反应器内细菌丰度更高，但两反应器内厌氧氨氧化细菌种类相同．通过细
菌及 ＡＮＡＭＭＯＸ菌 １６ＳｒＲＮＡ克隆测序，鉴定反应器内厌氧氨氧化细菌为 ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＫｕｅｎｅｎｉａ
ｓｔｕｔｔｇａｒｔｉｅｎｓｉｓ．采用火山岩填料生物滤池反应器形式，并富集ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＫｕｅｎｅｎｉａｓｔｕｔｔｇａｒｔｉｅｎｓｉｓ，有助于厌氧
氨氧化工艺在较低温度（１５０～１６５℃）条件下稳定运行和推广应用．
关键词：厌氧氨氧化；变性梯度凝胶电泳；生物滤池；低温
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　　与传统硝化 －反硝化工艺相比，厌氧氨氧化
（ａｎａｅｒｏｂｉｃａｍｍｏｎｉａｏｘｉｄａｔｉｏｎ，ＡＮＡＭＭＯＸ）具有需
氧量低、污泥产量低和无需外加碳源等优点［１］，是

目前最简捷的废水生物脱氮途径．厌氧氨氧化的推
动者———厌氧氨氧化菌是一群分支很深的浮霉状

菌，属于自养型革兰氏阴性细菌．迄今为止，通过分



子生物学检测手段已经在不同生态系统中鉴定了

５种不同的“Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ”Ａｎａｍｍｏｘ菌属．
目前，ＡＮＡＭＭＯＸ工艺研究主要是针对污泥

消化回流液和垃圾渗滤液等高温高氨氮废水方

面［２］，反应器也以ＵＡＳＢ类型为主［３］，而对于低温

厌氧氨氧化生物滤池的研究较少，相应的微生物

研究更是缺乏．本课题组已成功启动了上流式厌
氧氨氧化生物滤池，脱氮效果良好，并进行了厌氧

氨氧化影响因素实验［４－５］．与厌氧氨氧化最适温
度３０～４０℃相比，在较低温度下（１６℃左右）的
厌氧氨氧化研究通常用低温厌氧氨氧化表示［６］．
本研究对在低温（１５０～１６５℃）稳定运行的两
个上流式厌氧氨氧化生物滤池取样，通过扫描电

镜（ＳＥＭ）、变性梯度凝胶电泳技术（ＤＧＧＥ）和克
隆测序等方法对微生物群落结构进行分析，探索

不同填料生物滤池微生物多样性之间的关系，为

促进厌氧氨氧化菌生长、提高反应器效能

提供依据．

１　实　验
１１　反应器装置

试验装置为有机玻璃加工而成、相同大小的

两个生物滤柱，内径１８５ｍｍ，高度２０ｍ，有效容积
４５Ｌ．采用易于接种挂膜的陶粒和火山岩作为填料，
其主要性能参数如表１所示．Ｂ１柱内装填表面多
微孔的陶粒填料，Ｂ２柱内装填轻质多孔、表面粗糙
的火山岩填料．两个反应器均通过接种厌氧氨氧化
污泥启动成功，在自来水中通过添加硫酸铵与亚硝

酸钠配置实验用水，使得 ｍ（ＮＨ４
＋Ｎ）∶ｍ（ＮＯ２

－

Ｎ）约为１∶１３１，以符合厌氧氨氧化反应基质比例
要求，氨氮质量浓度约２００ｍｇ／Ｌ．另外添加１５％
的生活污水Ａ／Ｏ（厌氧／好氧）除磷工艺的二级处
理出水［７］．反应器内 ｐＨ保持在７４～８２，温度为
冬季室内自然温度（１５０～１６５℃）．

表１　两种填料的主要性能参数

填料 粒径／ｍｍ 比表面积／（ｍ２·ｋｇ－１） 堆积密度／（１０３ｋｇ·ｍ－３） 实际密度／（１０３ｋｇ·ｍ－３） 孔隙率／％ 空隙率／％

陶粒 ２～３ ２８２ ０９８ １５ ４１．０ ４９
火山岩 ４～６ １１３ ０８２ １６ ６２５ ５８

１２　生物膜样品电镜（ＳＥＭ）观察
收集Ｂ１与 Ｂ２厌氧氨氧化生物膜０５ｇ，加

入２５％（体积分数）的戊二醛，置于４℃冰箱中
固定４ｈ；用０１ｍｏｌ／Ｌ，ｐＨ为８０的磷酸缓冲溶
液冲洗 ３次，每次 １０ｍｉｎ；分别用 ３０％，５０％，
７０％，９０％（体积分数）的乙醇进行脱水，每次
１５ｍｉｎ，再用无水乙醇脱水３次，每次１５ｍｉｎ；然
后加入体积比为１∶１的１００％乙醇和乙酸异戊酯
及纯乙酸异戊酯各一次进行置换，每次１５ｍｉｎ；样
品真空干燥后喷金，通过扫描电镜（ＨＩＴＡＣＨＩＳ－
４３００）观察生物膜形态．
１３　变性凝胶梯度电泳
１３１　总ＤＮＡ提取

取２００ｍＬ生物膜水样，１２０００×ｇ，４℃离心
１０ｍｉｎ，收集沉淀．沉淀加入１０ｍＬ，０１ｍｏｌ／Ｌ的
磷酸缓冲液（ＰＢＳ，ｐＨ８０）重悬２次．总ＤＮＡ提取
参考文献［８］进行，之后进行纯化回收．
１３２　ＰＣＲ扩增

对大多数细菌１６ＳｒＲＮＡ基因Ｖ３区，采用通用引
物 ＢＳＦ３３８ＧＣ（５’ＣＧＣＣＣＧＣＣＧＣＧＣＧＣＧＧＣＧＧＧＣ
ＧＧＧＧＣＧＧＧＧＣＡＣＧＧＧＧＧＧ ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ）
（下划线部分为“ＧＣ”夹）和 ＢＳＲ５１８（ＡＴＴＡＣ
ＣＧＣＧＧＣＧＣＴＧＧ）进行扩增［９］．对于厌氧氨氧化
１６ＳｒＲＮＡ基因，采用特异性引物 Ａｍｘ３６８ＧＣ（５’
ＣＧＣＣＣＧＣＣＧＣＧＣＧＣＧＧＣＧＧＧＣ ＧＧＧＧＣＧＧＧＧＣＡＣＧＧＧＧＧＧ

ＣＣＴＴＴＣＧＧＧＣＡＴＴＧＣＧＡＡ－３’）（下划线部分为
“ＧＣ”夹）和 Ａｍｘ８２０（ＡＡＡＡＣＣＣＣＴＣＴＡＣＴＴＡＧＴ
ＧＣＣＣ）［１０］进行扩增．两种引物 ＰＣＲ反应体系及
扩增条件相同．反应体系组成为：ＤＮＡ模板
１０μＬ，１０×Ｂｕｆｆｅｒ２５μＬ，ｄＮＴＰｓ（２５ｍｍｏｌ·Ｌ－１）
２０μＬ，上游引物和下游引物（２０μｍｏｌ·Ｌ－１）各
０５μＬ，ＥｘＴａｑ酶（５Ｕ／μＬ）０１２５μＬ，补水至终体
积为２５μＬ．ＰＣＲ扩增条件为：９４℃，５ｍｉｎ；９４℃，
４０ｓ，５５℃，４０ｓ，７２℃，１ｍｉｎ，３５个循环；７２℃，
１０ｍｉｎ．ＰＣＲ产物采用ＤＮＡ纯化回收试剂盒（天根，
中国）纯化回收．
１３３　ＤＧＧＥ及其结果分析

利用ＤＧＧＥ电泳对ＰＣＲ产物进行分离，仪器
为ＤＣｏｄｅＳｙｓｔｅｍ（ＢｉｏＲａｄ公司），电泳条件为：
凝胶变性梯度３０％～６０％，聚丙烯酰胺质量分数
分别为 ８％（ＢＳＦ３３８ＧＣ／ＢＳＲ５１８扩增产物）和
６％（ａｍｘ３６８ＧＣ／ａｍｘ８２０扩增产物），电压１２０Ｖ，
电泳缓冲液为１×ＴＡＥ，电泳温度６０℃，电泳时间
分别为 ５ｈ（ＢＳＦ３３８ＧＣ／ＢＳＲ５１８扩增产物）和
８ｈ（ａｍｘ３６８ＧＣ／ａｍｘ８２０扩增产物）．电泳结束
后，凝胶进行银染［１１］，通过凝胶成像仪（ＢｉｏＲａｄ，
ＧｅｌＤｏｃＸＲ）获取图像．

为了解生物滤池反应器中微生物群落结构，

通过软件 ＱｕａｎｔｉｔｙＯｎｅ４６０（ＢｉｏＲａｄ，ＵＳＡ）对
ＤＧＧＥ图谱进行分析，其中微生物群落多样性用
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ＳｈａｎｎｏｎＷｅａｖｅｒ指数（Ｈ）表示［１２］，相关性分析主

要分析不同填料反应器内细菌种群的相似性，用

Ｓｏｒｅｎｓｏｎ配对比较相似性系数（Ｃｓ）表示．
１４　微生物系统发育分析

对于细菌及厌氧氨氧化 ＤＧＧＥ凝胶上条带
进行切胶溶于１００μＬ１×ＴＥ中，４℃，１６ｈ．以此
为模板，相应不带 ＧＣ夹的 ＢＳＦ３３８／ＢＳＲ５１８及
ａｍｘ３６８／ａｍｘ８２０为引物，扩增细菌及厌氧氨氧化
细菌１６ＳｒＲＮＡ片段．将纯化回收的 ＰＣＲ产物连
接到载体 ｐＭＤ１９Ｔ（ＴａＫａＲａ）上，并转化到感受
态细胞ＥｓｃｈｅｒｉｃｈｉａｃｏｌｉＤＨ５α（天根，中国）中．阳
性克隆送交上海生工生物公司（中国）进行测序．

获得的序列通过 ＮＣＢＩ网站的 ＢＬＡＳＴ工具
搜索相近序列，并进行比对．通过 ＭＥＧＡ４１软
件，以ｂｏｏｔｓｔｒａｐＮＪ法构建系统进化树．本研究所
测得的 ＡＮＡＭＭＯＸ菌 １６ＳｒＲＮＡ序列已提交至
ＧｅｎＢａｎｋ，登录号为ＪＮ２４４６７１．

２　结果与讨论
２１　微生物形态

两个反应器启动成功后稳定运行１个月，Ｂ１反
应器平均总氮去除负荷为０５ｋｇ／（ｍ３·ｄ），去除率
为５０％；Ｂ２平均总氮去除负荷１６ｋｇ／（ｍ３·ｄ），去
除率为６０％．两个生物滤柱填料表面都形成红色
生物膜，这正是 ａｎａｍｍｏｘ菌独特的颜色特征．其
中Ｂ１反应器生物膜红色比较浅，分布稀疏；Ｂ２反
应器生物膜红色比较深，分布稠密．生物膜微观结
构通过扫描电子显微镜观察，结果见图１．

!!"

!!"!!"

!!"
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图１　厌氧氨氧化生物膜扫描电镜照片

　　比较Ｂ１和Ｂ２扫描电镜结果，发现Ｂ１反应器
生物膜特点是丝状菌比较多，球形细菌分布密度较

低．而Ｂ２反应器生物膜特点是以球形细菌为主，存
在少量卵状、杆状细菌，没有发现丝状菌的存在．丝
状菌一般为异养细菌，比自养菌繁殖速度快［１３］，本

文认为丝状菌的大量繁殖会优先占据反应器内填

料表面及其空隙，不利于自养菌 ａｎａｍｍｏｘ菌的生
长与附着，因而会影响反应器的脱氮效果．这可能
是Ｂ１反应器总氮去除负荷（０５ｋｇ／（ｍ３·ｄ））远
低于Ｂ２反应器（１６ｋｇ／（ｍ３·ｄ））的原因．已报道
的典型厌氧氨氧化细菌形态为球形，直径在０８～
１１μｍ［１４］．两个厌氧氨氧化反应器内都发现这种
球形细菌的存在，推测可能是厌氧氨氧化细菌．Ｂ２
反应器球形细菌分布更为密集，推测原因是火山岩

填料比陶粒填料具有更大的空隙率与孔隙率，更有

利于这种微生物的富集．
２２　微生物群落结构

对银染后的ＤＧＧＥ凝胶进行成像，在两条泳道
上共观察到１２条不同的条带，见图２（ａ）；图２（ｂ）
是对ＤＧＧＥ照片经过ＱｕａｎｔｉｔｙＯｎｅ４６０分析后绘
制的ＤＧＧＥ图谱示意图，１２条横线位置及横线颜
色深浅可以简单反映各条带的分布与相对强度．微
生物群落多样性指数 Ｈ１、Ｈ２分别为 １２５８和
１２７６．图２（ｃ）是ＡＮＡＭＭＯＸ细菌ＤＧＧＥ结果．对
图２（ａ）中１２个条带进行切胶、ＰＣＲ扩增，克隆测
序鉴定，结果见表２．

!" !# !" !$ !% !$

（ａ）　　　　（ｂ）　　　　（ｃ）

图２　两种厌氧氨氧化生物膜ＤＧＧＥ结果比较

　　由图２（ａ）可见，Ｂ１和Ｂ２中的微生物种类丰度
不是很高，这可能与反应器进水采用无机配水有

关［１５］．Ｈ２略大于Ｈ１，表明Ｂ２反应器微生物多样性
更高，火山岩填料（Ｂ２）比陶粒填料（Ｂ１）更有利于微
生物富集．Ｂ１和Ｂ２反应器内细菌种群的相似性为
６８１％，表明不同填料ＡＮＡＭＭＯＸ反应器内微生物
种类有所差别．ＤＧＧＥ结果中（图２（ａ）），Ｂ１总共有
８个条带，Ｂ２有１０个条带，两个反应器有６个条带
在相同位置（６、７、８、９、１０和１２），表明这６种微生物在
两个反应器内都存在，分别与ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＫｕｅｎｅｎｉａ
ｓｔｕｔｔｇａｒｔｉｅｎｓｉｓ（ＡＦ３７５９９５）、Ｉｇｎａｖｉｂａｃｔｅｒｉｕｍａｌｂｕｍ
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（ＡＢ４７８４１５１）、Ｈｉｐｐｅａｍａｒｉｔｉｍｅ（ＡＢ０７２４０２１）、
Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒｓｐ．＇Ａｃｉｎｅｔ．１＇（ＥＦ４０９３０７１）、Ｓｕｌｆｕｒ
ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｇｐｓ６１ （ＡＢ２６６３８９１） 及
Ｒｈｏｄｏｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｐａｌｕｓｔｒｉｓ（Ｄ１２７００１）最 相 似
（表２）．两反应器内具有厌氧氨氧化作用的为条带
６所代表的ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＫｕｅｎｅｎｉａｓｔｕｔｔｇａｒｔｉｅｎｓｉｓ，其
他为污水处理系统常见微生物．这表明两个反应器
虽然填料不同，但经过较长时间运行后，能富集到

同一种厌氧氨氧化细菌．
表２　厌氧氨氧化反应器内细菌１６ＳｒＲＮＡ测序结果

条带 最相似序列（登陆号） 相似度／％

１ Ｏｘａｌｉｃｉｂａｃｔｅｒｉｕｍｓｐ．ＪＣＮ２１（ＧＵ２９５９６１１） ９３

２ Ｏｘａｌｉｃｉｂａｃｔｅｒｉｕｍｓｐ．ＪＣＮ２１（ＧＵ２９５９６１１） ９１

３
ＴｈｅｒｍｏｍｏｎａｓｈｙｄｒｏｔｈｅｒｍａｌｉｓｓｔｒａｉｎＳＧＭ６

（ＮＲ０２５２６５１）
８８

４
Ａｎａｅｒｏｂｉｃａｍｍｏｎｉｕｍｏｘｉｄｉｚｉｎｇｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅ

ＫＯＬＬ２ａ（ＡＪ２５０８８２１）
８９

５ ＡｎａｅｒｏｂｉｃｂａｃｔｅｒｉｕｍＭＯＣＦＸ２（ＡＢ５９８２７８１） ９６
６ ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＫｕｅｎｅｎｉａｓｔｕｔｔｇａｒｔｉｅｎｓｉｓ（ＡＦ３７５９９５） ９４
７ Ｉｇｎａｖｉｂａｃｔｅｒｉｕｍａｌｂｕｍ（ＡＢ４７８４１５１） ９８
８ Ｈｉｐｐｅａｍａｒｉｔｉｍａ（ＡＢ０７２４０２１） ９５
９ Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒｓｐ．＇Ａｃｉｎｅｔ．１＇（ＥＦ４０９３０７１） ８５
１０ Ｓｕｌｆｕｒｏｘｉｄｉｚｉｎｇｂａｃｔｅｒｉｕｍｇｐｓ６１（ＡＢ２６６３８９１） ９１
１１ Ｉｇｎａｖｉｂａｃｔｅｒｉｕｍａｌｂｕｍ（ＡＢ４７８４１５１） ９３
１２ Ｒｈｏｄｏｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｐａｌｕｓｔｒｉｓ（Ｄ１２７００１） ９３

　　条带５与条带１１只出现在Ｂ１反应器内，它们
与 ＡｎａｅｒｏｂｉｃｂａｃｔｅｒｉｕｍＭＯＣＦＸ２（ＡＢ５９８２７８１）和
Ｒｈｏｄｏｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｐａｌｕｓｔｒｉｓ（Ｄ１２７００１）最相似，相
似度分别为９６％和９３％，表明这两种细菌更容易在
陶粒填料生物滤柱（Ｂ１）内生长．而条带１、２、３和４

仅出现在Ｂ２反应器内，它们与Ｏｘａｌｉｃｉｂａｃｔｅｒｉｕｍｓｐ．
ＪＣＮ２１（ＧＵ２９５９６１１）、Ｏｘａｌｉｃｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｓｐ．ＪＣＮ２１
（ＧＵ２９５９６１１）、ＴｈｅｒｍｏｍｏｎａｓｈｙｄｒｏｔｈｅｒｍａｌｉｓｓｔｒａｉｎＳＧＭ６
（ＮＲ０２５２６５１）和 Ａｎａｅｒｏｂｉｃ ａｍｍｏｎｉｕｍｏｘｉｄｉｚｉｎｇ
ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅＫＯＬＬ２ａ（ＡＪ２５０８８２１）相似度分别为
９３％、９１％、８８％及８９％，表明这４种细菌更容易在火
山岩填料生物滤柱（Ｂ２）内生长．两种反应器内存在
不同的细菌，这可能与填料性质相关，因为火山岩填

料具有更好的孔隙度，因而能富集更多的细菌．
虽然Ｂ１和Ｂ２生物滤池的填料不同，但在连续

运行过程中，二者的操作条件基本相同．图２（ｃ）中两
组泳道都只有一个条带且位置相同，表明长时间运

行后，两个反应器中存在同一类厌氧氨氧化菌，细菌

１６ＳｒＲＮＡ克隆测序也发现两个反应器内 ＡＮＡＭ
ＭＯＸ菌同为ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＫｕｅｎｅｎｉａｓｔｕｔｔｇａｒｔｉｅｎｓｉｓ．大
多数对于废水处理厌氧氨氧化菌的研究发现，虽然

不同反应器内ＡＮＡＭＭＯＸ菌属可能不同，但其种类
比较单一，以某一种为主［１６］，这可能与进水水质及运

行工况相关，而ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＫｕｅｎｅｎｉａｓｔｕｔｔｇａｒｔｉｅｎｓｉｓ
比较容易在生物滤池形式的反应器内出现［１４］．
２３　厌氧氨氧化细菌系统发育分析

因 为 细 菌 １６ＳｒＲＮＡ Ｖ３区 片 断 较 短
（约１８０ｂｐ），信息量较少，为了更详尽地了解反应器
内ＡＮＡＭＭＯＸ菌种类，对ＡＮＡＭＭＯＸ菌ＤＧＧＥ条带
（约４８０ｂｐ）进行切胶回收、ＰＣＲ重扩增和克隆测序．
将该序列与其他相关细菌的１６ＳｒＲＮＡ序列，通过
ＭＥＧＡ４１软件构建系统发育树，如图３所示．
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图３　厌氧氨氧化细菌的系统发育树分析

　　图３代表生物滤池中厌氧氨氧化细菌和已知
的５类厌氧氨氧化细菌及相关浮霉状菌的系统发
育关系．序列 ＪＮ２４４６７１与 ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＫｕｅｎｅｎｉａ
ｓｔｕｔｔｇａｒｔｉｅｎｓｉｓ（ＡＦ３７５９９５）同源性最高，相似度达
９９％．同 时，与 Ａｎａｅｒｏｂｉｃａｍｍｏｎｉｕｍｏｘｉｄｉｚｉｎｇ

ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅＫＯＬＬ２ａ（ＡＪ２５０８８２１）在同一个分
支上，显示 它 们 在 进 化 关 系 上 最 为 接 近．
ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＫｕｅｎｅｎｉａｓｔｕｔｔｇａｒｔｉｅｎｓｉｓ最早发现于生
物滤池中［１４］，通过环境基因组方法，已经完成全

基因组测序［１７］，这为研究厌氧氨氧化细菌提供了
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新的蓝图．ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＫｕｅｎｅｎｉａｓｔｕｔｔｇａｒｔｉｅｎｓｉｓ菌
体呈球状，直径１μｍ左右，化能自养型，具有典
型的厌氧氨氧化菌细胞结构特征，本实验中观察

到的厌氧氨氧化菌与这些特征十分吻合．
已报道的大多数厌氧氨氧化反应器操作温度

保持在３０～４０℃［２］，而一般废水的温度都处于常

温（２５℃）或更低温度，在实际污水处理中，对废
水进行加热和保温成本太高也不实际，这成为厌

氧氨氧化工艺应用的一个难题．本研究中，火山岩
填料厌氧氨氧化生物滤池（Ｂ２）在较低温（１５０～
１６５℃）条件下脱氮效果良好；另外，反应器长时
间运行中，一直在室内自然光线环境中，并不需要

严 格 黑 暗 避 光，这 对 ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＫｕｅｎｅｎｉａ
ｓｔｕｔｔｇａｒｔｉｅｎｓｉｓ的认识更深了一步．综合研究表明，
可以采用火山岩填料填充生物滤池反应器，并富

集ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＫｕｅｎｅｎｉａｓｔｕｔｔｇａｒｔｉｅｎｓｉｓ，有助于厌
氧氨氧化工艺在较低温度（１５０～１６５℃）条件
下稳定运行，从而节省废水加热与保温费用．

３　结　论
１）ＳＥＭ结果显示，陶粒填料反应器（Ｂ１）内

丝状菌比较多，球形细菌分布密度较低，火山岩填

料反应器（Ｂ２）没有发现丝状菌，而球形细菌分布
密集．丝状菌的存在不利于 ａｎａｍｍｏｘ菌的生长，
火山岩填料更有利于球形细菌的富集．
２）细菌ＤＧＧＥ结果表明，不同填料反应器内

微生物种类有所差别，Ｂ１和 Ｂ２细菌种群的相似
性仅为６８１％，Ｂ２反应器内细菌丰度更高．虽然
Ｂ１和Ｂ２填料不同，但经过较长时间运行后，能富
集到同一种厌氧氨氧化细菌．
３）通过细菌及厌氧氨氧化细菌ＤＧＧＥ条带１６Ｓ

ｒＲＮＡ克隆测序，鉴定反应器内功能微生物为厌氧氨
氧化菌ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＫｕｅｎｅｎｉａｓｔｕｔｔｇａｒｔｉｅｎｓｉｓ．可以采
用火山岩填料生物滤池反应器形式，通过富集

ＣａｎｄｉｄａｔｕｓＫｕｅｎｅｎｉａｓｔｕｔｔｇａｒｔｉｅｎｓｉｓ，有助于厌氧氨
氧化工艺在较低温度（１５０～１６５℃）下稳定运行，
从而节省废水加热与保温费用．
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